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Получена новая мышиная кДНК и ген, гомологичные гену нового ядерного белка человека (Nnp-1), 
картированному на участке 21-й хромосомы человека q22.3. Определена их полная нуклеотидная 
последовательность. Геномное секвенирование показало, что мышиный ген Nnp-І состоит из 13 
экзонов, расположенных на 14,5 тыс. п. н. Определена структура гена Nnp-І человека, проведен 
сравнительный анализ генов Nnp-І человека и мыши. Показано, что уровень экспрессии гена Nnp-1 
в мозге не изменяется на протяжении жизни животного, и экспрессия его в различных тканях 
нормальных и трисомных мышей идентична. 
Введение. Трисомия 21-й хромосомы (НС21) — 
наиболее распространенная человеческая наследст­
венная анеуплоидия, встречающаяся 1 раз на 700 
рождений [1 ]. В связи с этим, а также и потому, 
что это — наименьшая из человеческих аутосом, 
анализ НС21 имел приоритетное значение в Про­
екте Генома человека [2 ] . Теломерная область 
HC21q22.3 ассоциирована с несколькими феноти­
пами синдрома Дауна, в том числе с врожденным 
дефектом сердца [3 ] . 
Мутации 14 известных генов на 21-й хромосо­
ме были определены как причины нескольких мо­
ногенных заболеваний, включая одну из форм 
болезни Альцгеймера (АРР), амиотрофичный скле­
роз (SOD1), аутоимунное полигландулярное забо­
левание (AIRE) [4 ] , гомоцистинурию (CBS), а 
также локус склонности к лейкемии (AML1). В 
этом районе содержится локус, связанный, возмож-
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но, с проявлением множества заболеваний: одной 
или двух форм несиндромной наследственной глу­
хоты [5, 6 ]; синдрома Кноблаха [7 ]; двухполюсно­
го эмоционального расстройства [8, 9 ] ; одной из 
форм голопроэнцефалии (НРЕ) [10] . 
Существенным шагом в локализации генов, 
отвечающих за фенотип синдрома Дауна, стало 
изучение больных с частичной трисомией 21-й 
хромосомы, возникающей в результате транслока­
ции или дупликации. Но возможности этого метода 
были ограничены большой фенотипической вариа­
бельностью среди больных с синдромом Дауна и 
малым количеством детально охарактеризованных 
случаев «транслокационного» синдрома Дауна. По­
лный анализ дефектов развития у больных с синд­
ромом Дауна требует наличия модели, которая 
сможет предоставить доступ к тканям и клеткам на 
всех стадиях развития заболевания. 
Одной из самых перспективных моделей явля­
ется мышиная модель синдрома Дауна [11 ]. Срав­
нительное картирование генов мышей и человека 
показало, что 21-я хромосома человека имеет боль­
шой участок генетической гомологии с хромосомой 
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16 мыши, а также меньшие по размеру участки, 
гомологичные 10-й и 17-й хромосомам мыши. Мы­
шиная модель позволит не только идентифициро­
вать гены, связанные с заболеванием, но и просле­
дить его развитие. Определение названных генов в 
будущем может дать возможность лечения данного 
заболевания методом генной терапии. 
Изучение некоторых генов, картированных на 
НС21, и сравнение их генной структуры у человека 
и мыши определяют исключительный интерес к 
проведению данного исследования как части де­
тальной характеристики генов, потенциально вов­
леченных в развитие синдрома Дауна. 
Материалы и методы. Бактериальные клоны, 
геномные и к ДНК-библиотеки. В работе использо­
вали «гриды» — нейлоновые фильтры 2424 см (кос-
мидная геномная библиотека 129/Ola (Resource 
Center/Primary Database of the German Human 
Genome Project, Berlin, Germany) селезенки мыши) 
с упорядочение расположенными клонами (около 
27648 на каждом) и фаговую (Agt 10) Р5 cbm кДНК 
библиотеку мыши («Stratagen», США). Клон 
HUM21ES120 (М13-120) из кДНК библиотеки 
ClonTech HL 1065а Homo sapiens эмбрионального 
мозга человека [12] , любезно предоставленный 
нам д-ром К. Гардинер, содержит кДНК вставку, 
предварительно картированную на участке хромо­
сомы 21 q22.3. 
Получение препаратов нуклеиновых кислот. 
РНК из тканей здоровой (нормальной) и трисом-
ной (Ts65Dn) мышей выделяли гуанидинизотиоци-
анатным методом [13] с использованием реагента 
Trizol («Gibco BRL», США). Плазмидную ДНК 
выделяли методом щелочного лизиса или лизисом 
кипячением [14, 15] . Для извлечения ДНК из 
агарозы использовали набор реактивов и протокол 
«Geneclean II» («ВіоЮІ», США). 
Реакции рестрикции и лигирования. Реакции 
рестрикции проводили с плазмидной ДНК в кон­
центрации около 1 мкг в 20 мкл реакционной 
смеси, ферментом и в буферном растворе опти­
мальной ионной силы и значения рН, согласно 
рекомендациям фирмы-изготовителя («Fermentas», 
Литва; «Boehringer Mannheim», Германия; «NEB 
Biolabs», Англия). В реакции лигирования [14] 
использовали ДНК-лигазу фага Т4 в концентрации 
1 ед. Вейса на 10 мкл реакционной смеси («Boeh-
ringer Mannheim», «Fermentas»). Реакцию осущест­
вляли при температуре 10—15 °С в течение 12— 
16 ч или 2—3 ч при 37 °С для ДНК-лигазы фага 
Т4 («Boehringer Mannheim») и при 21 °С в течение 
1 ч для ДНК-лигазы фага Т4 («Fermentas»). 
Трансформация бактериальных клеток плаз­
мидной ДНК. Для приготовления компетентных 
клеток использовали XL1 штамм Escherichia coli 
(«Stratagene»). Бактерии трансформировали плаз­
мидной ДНК с применением СаС1 2 [17] . 
Электрофорез нуклеиновых кислот. Электро-
форетическое разделение фрагментов ДНК прово­
дили в агарозном геле (0,8—1 % ) , используя 
трис-ацетатный электрофорезный буферный рас­
твор и глицериновый буферный раствор для нане­
сения проб [14] . Электрофорез РНК осуществляли 
в 1 %-м агарозном геле в присутствии 2,2 М 
формальдегида («Fluka», Швейцария) [14] . 
Иммобилизация нуклеиновых кислот на мемб­
ране. РНК и ДНК из агарозного геля на мембрану 
(Hybond-N, «AmershamPharmaciaBiotech», Анг­
лия/Швеция) переносили по методу [18] в моди­
фикации [14] . Мембрану подсушивали на воздухе 
и иммобилизовали нуклеиновые кислоты УФ-облу-
чением в аппарате «Stratalinker» («Stratagene»). 
Гибридизационный анализ нуклеиновых кис­
лот. Радиоактивно меченные пробы ДНК получа­
ли в реакции «олигомечения» [19 ] , используя на­
бор реагентов «RediprimeII» и изотоп [a- 3 2 P]dCTP, 
согласно рекомендациям фирмы-изготовителя 
(«AmershamPharmaciaBiotech»). Продукт реакции 
очищали гель-фильтрацией на сефадексе G-50 
(«Pharmacia», Швеция) [14] . Специфическую ак­
тивность пробы измеряли, как описано [14] . Филь­
тры гибридизовали в растворе общей активностью 
108 имп/мл [14] в течение 10—16 ч пр 42 °С в 
устройстве «BellcoGlass» (США). При отмывке 
фильтров в строгих условиях (65 °С, 30—60 мин) 
предельная концентрация NaCl составляла 0,03 М, 
в нестрогих (50 °С, 1,5—2 ч) — 0,3 М. 
Анализ нуклеотидных последовательностей. 
Нуклеотидную последовательность ДНК определя­
ли по методу Сэнгера [20] , используя протокол и 
набор реактивов «USB» (США), а также [а-
3 5 S]dATP («AmershamPharmaciaBiotech»). Нуклео-
тидные последовательности анализировали с ис­
пользованием BlastN и BlastX анализа сервера 
(http://www.ncbi.nlm.nih.gov) Национального Цен­
тра Биотехнологической Информации, США 
(National Center for Biotechnology Information, 
NCBI) и Центра Геномных Последовательностей 
Человека, Колледж Медицины (Байлор, США) 
(Human Genome Sequences Center, http://www.dot,-
imgen.bcm.tcm.edu). Поиск повторов осуществляли 
с помощью программы RepeatMasker (Human Ge­
nome Sequences Center, http://www.dot.imgen.bcm.-
tcm.edu). Поиск функциональных элементов 3 ' - и 
5'-нетранслируемых последовательностей мРНК 
проводили с помощью программы http://bigarea.-
area .ba.cnr . i t :8000/EmbIT/ UTRHome, любезно 
предоставленной д-ром Г. Пезоле. 
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Результаты и обсуждение. Секвенирование 
вставки клона Ml3-120 показало, что она представ­
ляет собой неполную (длиной 625 п. н
м
 с отсутст­
вием 131 п. н. с 5'-конца и 927 п. н с З'-конца) 
кДНК гена нового ядерного белка (NNP-І) челове­
ка, кодирующего белок с молекулярной массой 
около 52 кДа, состоящий из 461 аминокислотного 
остатка (а. о.) Локализация этого белка была 
обнаружена в ядре [21 ]. Его вторичная структура 
предполагает образование множественных а-спира-
лей, являющихся наиболее вероятными мотивами 
для узнавания ДНК-связывающими белками. 
В Genebank'e представлен только один транс­
крипт гена Nnp-І человека (Р. № U79775). Коди­
рующий участок кДНК находится с 39 п. н. по 
1424 п. н., 5'-нетранслируемый участок состоит из 
38 п. н и 3' UTR —из 227 п. н. Nnp-І кДНК 
человека содержит локус 15-Lox-Dice в транслиру­
емом районе (243—258 п. н.) (рис. 1). Такие 
участки, находясь в 3' UTR, являются местами 
связывания с белком 45 кДа, останавливающим 
трансляцию данной мРНК [22 ]. Возможно, что и в 
случае Nnp-І этот белок тоже играет определенную 
роль в регуляции трансляции. 
Нозерн-блот-анализ экспрессии гена показал 
наличие транскрипта около 2 тыс. н. во всех 
исследуемых тканях человека [21 ], что свидетель­
ствует о его принадлежности к «housekeeping» ге­
нам. 
Человеческий ген NNP-І первоначально был 
картирован на 15 т ы с п. н. ДНК хромосомы 
HC21q22.3 между маркерами D2S1459 и D2S1953, 
располагаясь приблизительно на 25 тыс п. н. ниже 
гена цистатина В (Cstb) [23, 2 4 ] . В базе данных 
найден белок Caenorhabditis elegans и YD78 Sac-
charomyces cerevisiae, имеющие гомологию с белком 
NNP-І человека 58 и 54 % соответственно. Кроме 
того, на 21-й хромосоме человека был картирован 
Nnp-І'-подобный ген, белок которого состоит из 762 
а. о., имеющий 80 % подобное™ с N-концом 
NNP-І белка. Он расположен на 75 тыс п. н. выше 
Nnp-І и, возможно, является геном-паралогом 
Nnp-L Последовательность человеческого гена 
Nnp-І была неизвестна, но известно предполагае­
мое количество экзонов и предположительный раз­
мер интронов [21 ]. 
Проанализировав имеющуюся в Genebank'e ге­
номную ДНК-последовательность АР001053 дли­
ной 161920 п. н., мы определили, что Nnp-І ген 
человека занимает 14,51 тыс. п. н. этой последова­
тельности (31439—45948 п. н.). Он содержит не 14 
(как полагали авторы [21 ]) , а 13 экзонов, а пред­
полагаемые ранее 8-й и 9-й екзоны — это один 
непрерываемый экзон. 
Нами уточнены размеры экзонов и интронов 
Nnp-І гена человека (табл. 1, рис 2) . Используя 
программу Repeat Masker, проанализированы по­
следовательности гена Nnp-І человека на наличие 
повторов. Они встречаются в интронных последова­
тельностях и составляют 17,13 % общей длины 
интронов ( 1 0 , 4 3 % — SINE/Alu, 3 ,93 % — 
DNAel /MERlj ran; 1,63 % — DNAel//MER2_тип; 
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Таблица 1 
П р и м е ч а н и е , 
последовательность. 
RP — процент подобности последовательностей определяли с учетом повторов, входящих в эту 
| - простой повтор; > - В2 и В4 повтор; • - Sine/Alu повтор; • - DNA/MER 1 -тип, 
и Щ - экзоны 
і J69 I - повтор низкой сложности; • - LINE/L1 повтор; | - LTR, *~ • направление повтора. 
Рис. 2. Строение генов Nnp-І человека и мыши 
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0,901 % — SINE/MIR; 0,24 % — простой повтор). 
С помощью программ T E S S , T S S W , T S S G , 
NNSSP/Eukaryotic был исследован 5'-фланкирую-
щий участок гена Nnp-J на наличие промоторной 
области и сайтов связывания с факторами транс­
крипции. В области 52 п. н, от начала мРНК 
найден предполагаемый промотор и сайты связыва­
ния транскрипционных факторов для него (CREB, 
47 кДа, V S A T F J U , V S C R E B J ) 4 , C R B - B P 1 , 
S00978, S01003, S00802, S00974, MEF2) . В позиции 
-313 п. н. начинается область SINEM/w-повторов 
(с LINE/L1 и LTR/MaLR повторами), содержащая 
большое количество сайтов связывания транскрип­
ционных факторов и являющаяся, очевидно, уси­
лителем экспрессии этого гена. 
3'-фланкирующий участок гена Nnp-J челове­
ка длиной 893 п. н. (от конца последнего экзона) 
не имеет повторов. 
Ген Cstb, граничащий с Nnp-1-гсном с 5'-кон-
ца, расположен на расстоянии 13,228 тыс. п. н. от 
него, а не 25 тыс п. н., как предполагалось ранее 
[23, 2 4 ] . 
С 3'-конца гена Nnp-J близкорасположенных 
последовательностей генов не было найдено (поиск 
последовательностей — BlastN в ВСМ). Анализи­
руя ДНК-клон АР001053 и перекрывающийся с 
ним другой геномный ДНК-клон АР001054, было 
найдено, что на расстоянии 254,203 тыс п. н. от 
гена Nnp-J начинается 5' UTR TMEMl-гена, а на 
расстоянии 337,738 т ы с п. н. — 5 ' UTR PWP2-reHa 
от З'-конца Nnp-J гена человека. На расстоянии 
178,574 тыс п. н. от него обнаружена геномная 
последовательность, имеющая 100 %-ю непрерыв­
ную гомологию с кДНК-клоном EUROIMAGE 
180147 неидентифицированного гена (Aufreay и др. 
неопубликованные данные), являющаяся, возмож­
но, MYL6P псевдогеном [25] . 
Локализация человеческого гена Nnp-J в обла­
сти HC21q22.3 соответствует участку мышиной 
хромосомы (MMU) 10. 
Мышиная кДНК гена Nnp-J получена в ре­
зультате скрининга фаговой (AgtlO) Р5 cbm кДНК-
библиотеки мыши («Stratagene»). В качестве зонда 
использовали человеческую кДНК Ml3-120. Мы­
шиная кДНК (Ml20 кДНК) субклонирована в 
pBlueskript SK+, определена ее полная нуклеотид-
ная последовательность (1644 п. н., AF312394). 
Анализ полученной нуклеотидной последователь­
ности показал, что мышиная Ml20 кДНК гомоло­
гична Mus. musculus Nnp-J var кДНК (1946 п. н., 
Р. № U79774) и отличается от нее отсутствием 192 
п. н. с 5'-конца и 108 п. н. в транслируемом районе 
с сохранением рамки считывания, а также имеет 
простой повтор длиной 182 п. н. в 8-м экзоне в 
отличие от Nnp-J Mus. musculus кДНК U79773 
(1793 п. н.) и кДНК U79775 человека (рис 1 , 3 ) . 
По имеющимся литературным данным [21 ], 
мышиный Nnp-J ген экспрессируется во всех мы­
шиных тканях на разных стадиях эмбриогенеза. 
Мы определили экспрессию мышиного Nnp-J гена 
в тканях взрослых мышей (нормальных и трисом-
ных) методом Нозерн-блот-гибридизации. В каче­
стве зонда была использована полученная нами 
кДНК мыши Ml20. Во всех образцах обнаружива­
ется транскрипт размером около 2 тыс н., что 
соответствует данным литературы [21 ]. В тканях 
20-недельных мышей наблюдается высокая степень 
экспрессии в яичках, меньше — в печени и почках 
(рис 4 ) . Высокий уровень экспрессии также отме­
чен в мозге животных в возрасте от 30 дней до 20 
недель (рис. 5 ) . Сигнал одинаковой интенсивности 
выявлен для тотальной РНК из тканей нормальной 
и трисомной (Ts65Dn) мыши. 
Клон Ml20 кДНК мыши мы использовали как 
зонд для поиска клонов в геномной космидной 
библиотеке селезенки мыши. В результате скри­
нинга отобраны 17 космид, из которых для работы 
взяты три: Ml20-17, Ml20-24 и Ml20-26. Саузерн-
гибридизация этих космид с 5 ' - и З'-концами 
кДНК М120 показала, что космиды М120-24 и 
М120-26 содержат 5'-конец гена, космида М120-
17 — З'-конец. Геномные фрагменты, дающие сиг­
налы при гибридизации с мышиной кДНК Ml20, 
были субклонированы (рис 6) и определена их 
нуклеотидная последовательность (зарегистриро­
ванные номера в базе данных Genbank'a — 
A F 1 6 9 6 2 2 , A F 1 6 9 6 2 3 , A F 1 6 9 2 4 , A F 2 5 7 2 1 8 , 
AF271993, AF227000). Сравнение перекрывающих­
ся последовательностей и дополнительное секвени-
рование позволили установить полную нуклеотид-
ную последовательность Nnp-J гена мыши (20074 
п. н., Р. № AF294729) (рис 2, 6 ) . 
Имеющаяся мышиная геномная последователь­
ность проанализирована нами для определения эк-
зонов (программа DNAstar, BlastN), повторов (Re­
peat Masker) (табл. 2 ) , промоторной области и 
сайтов связывания транскрипционных факторов 
(TESS, TSSW, TSSG, NNSSP/Eukariotyc). 
Далее проведено сравнение человеческой и 
мышиной последовательностей Nnp-J генов (табл. 
1). Размер экзонов этих последовательностей весь­
ма близок, а то и одинаков, а вот интронов — 
различный. В большинстве случаев мышиные нит­
роны имеют меньший размер (исключение состав­
ляет 3-й интрон). Величина экзонов практически 
одинакова (кроме 13-го, содержащего стоп-кодон и 
3' U T R ) . Повторы встречаются в тех же мышиных 
интронах (кроме 11-го и 8-го) и подобних типов: 
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Рис. 3. Сравнение белковых последовательностей Nnp-1 var кДНК мыши (U79774) , Nnp-1 кДНК мыши (U79773) , Ml 20 кДНК 
мыши (AF312394) и Nnp-І кДНК человека (U79775) . 
SINE/B2-B4 (4,78 % ) ; DNA/MERl-тип (2,87 % ) ; 
SINE/B1 (4,55 % ) ; простой повтор (0,55 % ) , 
повтор низкой сложности (0,24 % ) . Мы имеем 1839 
п. н. 5'-фланкирующей последовательности мыши­
ного Nnp-І гена. В -1158 п. н. от начала мРНК 
находится S I N E / B 2 повтор, а в - 1 6 8 7 — 
LTR/MaLR повтор. Повторы мышиного гена нахо­
дятся значительно дальше от 5'-конца мРНК, чем 
у человеческого гена. Не удалось найти у мышино­
го Nnp-І гена предполагаемую промоторную об­
ласть, хотя последовательности этих генов с - 1 7 8 -
го до 0-го (для мышиного) и с -171-го до 0-го (для 
человеческого) нуклеотида имеют 58,9 % гомоло­
гии и общий сайт связывания транскрипционного 
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1а 2 2а За 4 4а 5 5а 6 6а 7 7а 8 8а 
Рис. 4. Нозерн-блот анализ экспрессии 
. гена Nnp-J мыши в различных тканях: 
/—8 — РНК нормальной (здоровой) мы­
ши; 1а—8а — РНК трисомной (Ts65Dn) 
мыши. Нанесение РНК из тканей: У, 
1а — печень; 2, 2а — почки; 3 , За — 
легкие; 4, 4а — селезенка; 5 , 5а — серд-
^це; 6, 6а — тимус; 7, 7а — мышцы; 8, 
8а — яички 
фактора CREB, но участок, где находится предпо­
лагаемая промоторная область человеческого гена 
(-52 п. н.) , не имеет гомологии с мышиной после­
довательное™. 5'-фланкирующая область имеет 
много сайтов связывания транскрипционных фак­
торов, наиболее вероятные из которых Prd, CREB, 
с / Е В palpha, myogenic, CACC-binding factor x 3, 
NF-Kappa x 3, C-Rel, RelA, TTF1 и др. Область с 
- 2 2 0 по +600, включающая экзон 1 и часть интрона 
1, содержит большой процент G+C (62,2 % ) и 
большое количество CpG. Это, а также экспрессия 
данного гена во всех тканях, дающая основание 
причислить его к «housekeeping» генам, объясняют 
возможность отсутствия выраженных TATA или 
ССААТ последовательностей [26] . З'-фланкирую-
щая область мышиного гена Nnp-J, не «занятая» 
повторами, еще больше по размеру, чем у челове­
ческого NNP-1 (2485 п. н. — мышиного, 893 п. 
н. —человеческого). 3'-фланкирующая последова­
тельность гена человека имеет два участка после­
довательностей, каждый из которых (или часть 
его) имеет гомологию с двумя участками мышиной 
З'-фланкирующей последовательности (37 ,6— 
46,7 % ) (360—480 п. н. человеческого гена с 10— 
93 и 160—227 п. н. мышиного и 542—800 п. н. 
человеческого гена с 250—498 и 590—670 п. н. 
мышиного от 3'-конца последнего экзона). 
Таким образом, в результате нашей работы 
найдена мышиная кДНК, гомологичная человече­
ской кДНК гена Nnp-J, находящегося в участке, 
критичном для синдрома Дауна. Кроме того, обна­
руженная нами кДНК охарактеризована и проведе­
но ее сравнение с имеющимися в Genebank'e кДНК 
человека и мыши. Выявлена последовательность 
536 
П О Л У Ч Е Н И Е М Ы Ш И Н О Г О ГЕНА, ГОМОЛОГИЧНОГО Nnpl Г Е Н У ЧЕЛОВЕКА 
Рис. 6. Стратегия определения полной нуклеотидной последовательности гена Nnp-J мыши (AF294729): J — субклонирование 
фрагмента космиды Ml 20-24 , гибридизующегося с 5'-концом кДНК Ml 20, определение его полной нуклеотидной последовательно­
сти (клон 16); 2 — субклонирование фрагментов космиды Ml20-17, дающих сигнал при гибридизации с З'-концом кДНК Ml20, 
определение их нуклеотидньис последовательностей (клоны 1, 9 ) ; 3 — определение мышиных геномных фрагментов, содержащих 
5'-конец гена Nnp-J и 5'-фланкирующую область, при помощи Саузерн-блот-гибридизации космид Ml20-24 , Ml20-26. В качестве 
зонда была использована последовательность (SacJ-NheJ) первого интрона, не содержащая повторов. Субклонирование гибридизую­
щегося фрагмента и определение его полной нуклеотидной последовательности (клон 7 ) ; 4 — определение нуклеотидной последова­
тельности перекрывающихся участков между Sad клонами 16 и 3,3; 3,3 и 0,6; 0,6 и 1. Частичное секвенирование клона 6: а — 
схема строения гена NNP-1 человека; б — схема строения гена Nnp-J мыши 
Таблица 2 
Экзон-интронные последовательности NNP-J гена мыши 
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гена Nnp-І мыши. Охарактеризованы последова­
тельности мышиного и человеческого генов. Уточ­
нены количество и размеры экзонов и интронов 
человеческого гена Nnp-І и определены их пара­
метры для мышиного гена. Определено окружение 
гена Nnp-І человека, осуществлены анализ флан­
кирующих областей мышиного и человеческого ге­
нов и их сравнение между собой. Полученные 
характеристики Nnp-І гена человека и мыши важ­
ны для изучения влияния этого гена на развитие 
синдрома Дауна у мышей как модели для изучения 
данного заболевания у людей. 
/. Я. Скрипкіна, Л. О. Циба, Д. Славов, С. М. Кваиш, 
К. Гардинер, А. В. Риндич 
Отримання і характеристика гена миші, гомологічного Nnp-l 
гену людини, картованому на ділянці хромосоми 21 q22.3 
Резюме 
Отримано нову мишачу кДНК і ген, гомологічні гену нового 
ядерного білка людини (NNP-І), картованому на ділянці 21-ї 
хромосоми людини q22.3. Визначено їхню повну нуклеотидну 
послідовність. Геномне секвенування показало, що ген Nnp-1 
миші має 13 екзонів, розташованих на 14,5 тис. п. н. Визна­
чено структуру гена NNP-І людини, здійснено порівняльній 
аналіз генів NNP-І людини і миші Показано, що рівень 
експресії гена Nnp-І в мозку миші не змінюється протягом 
життя тварини, і експресія його в різних тканинах нормаль­
них та трисомних мишей ідентична. 
І. Ycu Skripkina, L. A. Tsyba, D. Siavov, S. M. Kvasha, 
K. Gardiner, A. V. Rynditch 
Identification and characterization of mouse homologue of human 
Nnp-1 gene localized in 21q22.3 
Summary 
New mouse cDNA and gene homologous to human Novel Nuclear 
Protein (NNP-1) gene, mapped on q22.3 region of human chro­
mosome 21, have been obtained and sequenced. Genomic sequencing 
has revealed that mouse Nnp-1 gene consisted of 13 exons 
distributed by 14.5 kb. The structure of human NNP-1 gene has been 
determined and comparative analysis of human and mouse NNP-1 
genes has been fulfilled. It has been shown that the level of 
expression of mouse Nnp-1 gene in brain was not changed during 
the life cycle of the animal, and the expression of Nnp-1 gene in 
different tissues of normal and trisomic Ts65Dn mice were identical. 
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